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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr Julii Herman-Izyckiej zatytulowanej
»Analiza réznicowej ekspresji genéw w populacjach bakterii”

Recenzja powstala na prosbe Rady Naukowej Dyscyplin Matematyka i Informaty-
ka Uniwersytetu Warszawskiego na podstawie: (1) poprawionej rozprawy doktorskiej
z grudnia 2021 r, (2) autoreferatu, (3) dorobku naukowego Kandydatki nwzglednionego
w bazach Scoupus i Google Scholar, (4) kodow zrodlowych prezentowanych rozwigzan
dostepnych w repozytorium GitHub, (5) poprzedniej mojej recenzji z 16 sierpnia 2021 1.,
(6)odpowiedzi na recenzje mgr Julii Herman-Izyckiej, (7) pisma z wyjasnieniami promo-
tora - dr hab. Bartosza Wilczyriskiego.

1 Tematyka badan

Rozprawa dotyczy metod analizy danych metatranskryptomicznych (sekwencji RNA)
uzyskiwanych przez sekwencjonowanie nowej generacji metods Hlumina. Tytul rozpra-
wy odpowiada jej tresci. Mgr Julia Herman-Izycka zaproponowata nowe metody analizy
tego typu danych pozwalajacych bada¢ aktywnodé mikroorganizméw (gtownie bakterii)
zamieszkujacych dana nisze §rodowiskowa. Metody te wykorzystano dla nowych, rzeczy-
wistych danych. Rozprawa definiuje problem asemblacji réznicowych kontigéw, pokazuje
nowe algorytmy oraz ich realizacje w jezyku Python.

Cel badawczy jest postawiony wladciwie, jest on interesujacy i istotny. Przedstawione
rozwigzania sa poprawne 1 potwierdzone eksperymentem.

2 Gloéwne wyniki rozprawy

W rozprawie w sposob wiasciwy przeprowadzono analize zrodel z literatury §wiatowej,
co $wiadezy o dostatecznej wiedzy Autorki. Wnioski z przegladu zrodel sformulowa-
no w sposob jasny i przekonujacy, pozwolilty one postawié¢ opisane w pracy problemy
badawcze.

Mgr Julia Herman-Izycka uzyta wlasciwej metody do rozwiazania postawionych pro-
blemaow.

W rozprawie pokazano rozwigzanie dwoch spojnych tematycznie probleméw. Pierw-
szym 7 nich, opisanym w rozdziale 3, jest uzyskanie ilosciowej oceny zmian w mikro-
biomie jelitowym myszy na réznych dietach. Istniejace metody pozwalaly wykorzystac
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tylko niewielka, cze$é sekwencji. Zespol, ktorego cztonkiem jest Antorka rozprawy zapro-
ponowal badanie réznic ekspresji genow, wykorzystanie bazy genomow referencyjnych
i nowe algorytmy wykorzystujace m.in. asemblacje. Pozwolito to w ciekawy sposob opisaé
w jaki sposob mikroorganizmy zyjace w przewodzie pokarmowym myszy oraz organizm
gospodarza oddziatuja na siebie.

Drugim problemem, opisanym w rozdziale 4, jest uzyskanie metody, ktora wyko-
rzystujac odezyty z sekwenatorow jednoczesnie tworzy sekwencje wynikowa (problem
asemblacji) i identyfikuje sekwencje, ktore roznicuja dwie grupy probek (problem iden-
tyfikacji). Zagadnienie takie wystepuje m.in. przy analizach odczytéw z mikrobiomow.
Kandydatka przeprowadzila rozwazania teoretyczne dla struktur danych wykorzystywa-
nych w asemblacji: pod-grafow graféw de Bruijna oraz dla graféw natozeri, zapropono-
wala nowy algorytm i go zrealizowala jako modul programu String Graph Assembler
(SGA). Poréwnata wyniki z innymi rozwigzaniami i wyprowadzita wlasciwe wnioski.

Uzyskane wyniki sa pokazane poprawnie. Wywod jest zwiezly 1 jasny, drobne nie-
§cistosci przedstawitlem w poprzedniej recenzji. Doktorantka poprawnie odniosta sie do
poprzednich uwag i niedcistodci uzupetniajac rozprawe. Nie stwierdzam znaczacych ble-
dow redakeyjnych w obecnej wersji.

3 Uwagi krytyczne

Uwagi krytyczne zostaly wymienione w poprzedniej recenzji, z dn. 16 sierpnia 2021 r.,
wiekszo§¢ 7 nich doktorantka uwzglednila w aktulanej wersji rozprawy. Chcialbym po-
ruszyé jeszeze dwie kwestie.

1. Moim zdaniem wada rozprawy jest brak publikacji rozwigzan przedstawionych
w rozprawie w czasopiSémie lub w materiatach konferencyjnych. Autorka w auto-
referacie wspomina, ze publikacje takie sa w przygotowaniu.

2. Przeglad metod asemblacji jest wybiorezy. Nie jest to wielka wada, metod tych jest
sporo, samych struktur grafowych, wykorzystywanych w asemblacji jest kilkadzie-
siat (sa wyliczone m.in. w pracy Kimia Behizadi at al., Graph theoretical Strategies
in De Novo Assembling, 2022, doi: 10.1109/ACCESS.2022.3144113). Jednak wy-
daje mi sie, ze wypada obecnie wspomnieé o asemblacji hybrydowej, gdzie stosuje
sie jednoczesnie krotkie i dhugie odezyty (np. Ilumina i Oxford Nanopore).

4 Podsumowanie

Stwierdzam, 7e recenzowana rozprawa doktorska mgr Julii Herman-Izyckiej
spelnia warunki okreflone w aktualnych przepisach i wnioskuje do Rady Naukowej
Dyscyplin Matematyka i Informatyka Uniwersytetu Warszawskiego o dopuszczenie mgr
Julii Herman-Izyckiej do dalszych etapéw przewodu doktorskiego.
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Temat badawczy uwazam za bardzo ciekawy i istotny. Osiagniecia naukowe Kandy-
datki sg wysokie, mgr Julia Herman-Izycka posiada w swoim dorobku kilka prac wspot-
autorskich opublikowanych w renomowanych czasopismach naukowych i brala udziat
w grantach NCN i NCBiR.
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